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性が高まっている DNA(Deoxyribo Nucleic Acid)データを具体例として，真のデータをノ
イズデータから識別する手法を提案する。入力データのうちノイズデータの判別が容易な
実験結果を選んでノイズデータの傾向を計算し，その傾向を用いてノイズデータから真の
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子帳票により帳票そのものを電子データのまま流通させること[日経 BP 企画 2005] [川上







































































































ある[Ashish1997] [Riloff1993] [Freitag2000]。これらの手法では，構文解析や HMM 




































クノロジー市場拡大を牽引している DNA(Deoxyribo Nucleic Acid)実験データ[西村 2003] 






































































第 2 章では，文献[Matsumoto2004] [Matsumoto2005]に基づき，数値データからノイ
ズデータの識別が容易なサンプルを選択してノイズデータの傾向を調べ，観測データから
真のデータを識別する技術を DNA 実験データを対象として提案する。そして，174 個の
DNA 実験データを用いて提案方式の識別精度の評価を行うとともに，企業内の他の数値
データへの適用性について議論する。 


































































本章の構成は，以下の通りである。2.2 節では DNA データの構造およびノイズデータの





2.2 DNA 実験の手順およびノイズデータの発生原理 








図 2.1 DNA 実験手順および得られる結果の概要 
 
なデータをもたらす実験の手順およびノイズデータの発生原理について，以下に述べる。 




マイクロサテライトにおける個体差の例を図 2.2 に示す。この例では，四種類の DNA




ト部分だけを DNA の断片として切り出し，電気泳動により各 DNA 断片の長さごとに
DNA 量を測定することで，各個体が持つ配列パターンを調べることができる。 
上記したようにマイクロサテライトは個体間で繰り返し回数が異なる場合があるので，
ゲノム上で他の DNA 配列と区別がしやすい部分であり，実験的にも検出が容易である 
 
 




DNAの長さの個体差 Ｄ Ｎ Ａ 量
実際によく観測されるデータ
Ｐ Ｃ Ｒ ・ 電気泳動（ Ｄ Ｎ Ａ の 観測）
ＤＮＡ断片の長さ
Ｄ Ｎ Ａ 量理想的なデータ




























[Weissenbach1992] [Gyapay1994] [Dib1996] [Knapik1998] [Shimoda1999]。 
PCR および電気泳動によりマイクロサテライトマーカー部分の DNA を観測する際，個
体が持つ配列パターンに由来するデータ以外に現れるノイズデータとして，stutter データ
[Hauge1993] [Murray1993]および，+A データ[Clark1988]が挙げられる。stutter データ
は，その個体が持っている配列パターンよりも繰り返し回数が多い DNA 断片や繰り返し
回数が少ない DNA 断片ができることにより現れるノイズデータである。元の配列パター
ンと似て非なる長さの DNA 断片が生じることで，個体が持つ配列パターンの DNA 断片
長を示すデータの識別が困難になる。また+A データは，元の DNA 断片のデータよりも 1








AutoTyper は，stutter データおよび+A データの下記の特徴に基づき，個体が持つ配列
パターンに由来する真のデータを識別する。stutter データの現れ方は DNA 配列によって
決まり，図 2.3 中の(A)および(B)に示すように，真のデータの周辺に unit 長の間隔で現れ
る。また，同一のマイクロサテライトマーカーに対して同じ繰り返し回数の配列パターン
を持つのであれば，異なる個体間でも stutter データの現れ方は類似していると言われて
いる[Perlin1994]。さらに，真のデータとの DNA 断片長の差が同じ stutter データに着目









(A) stutter データが真のデータの左右に等間隔で現れ，DNA 量が少ない例 
 
 
(B) sutter データの DNA 量が多く， 
真のデータから DNA 断片長が離れた場所にも等間隔で現れ続ける例 
 
 
(C) +A データとその元となったデータとの DNA 量の比が一定であり 
+A データの方が DNA 量が少ない例 
 
 
(D) +A データの方がその元となったデータよりも DNA 量が多い例 
 









































の stutter データの DNA 量の比と比較することで，AutoTyper は真のデータとして最も
妥当性が高いものはどれか推定することができる。また，+A データとその元となった真
のデータまたは stutter データにおける DNA 量の比は，同一のマイクロサテライトマーカ
ーであっても個体によって変動する[Hu1993] [Magnuson1996] [Smith1995]。さらに，図
2.3 中の(D)に示すように，+A データはその元となったデータよりも DNA 量が多くなる場
合もある。しかし，単一の個体に着目した場合は，図 2.3 中の(C)および(D)に示すように，
+A データとその元となったデータとの DNA 量の比はおおむね同じ値である。真のデータ

















































を示す。二つの真のデータの DNA 断片長が十分離れたヘテロ接合体の実験結果は，図 2.5
中の(A)に例示するような二つのクラスター状のデータを示すため容易に選ぶことができ







ロ接合体および，図 2.5 中の(C)に示すような融合したクラスター状のデータを持ち DNA
量の変化が二峰性であるヘテロ接合体についての情報を利用する。これらのクラスターに
おいて，DNA 量が極大であるデータから DNA 断片長をどれだけ増減させたデータが存在












ータの DNA 量は，対応する+A データの DNA 量の 20％より高くなくてはならない。も
しそうでないなら，真のデータと考えたデータは+A データだったと考える。閾値の 20％
































































データおよび+A データのいずれであるか解釈されている必要がある。unit 長が 2 塩基よ
りも長いマイクロサテライトマーカーでは，クラスターにおいて 1 塩基離れたデータの組
を容易に同定できる。最も DNA 量が多いデータを含む組において，DNA 断片長が短い方
が真のデータ，長い方がその+A データであると解釈すれば良い。その他にもデータの組
があれば， stutter データとその+A データと解釈できる。これに対し，unit 長が 2 塩基
のマイクロサテライトマーカーでは， 1 塩基間隔で連なった DNA 断片長を持つデータが
クラスター内に現れることが多いため，データの解釈は複雑なものになる。しかし，unit
長が 2 塩基のマイクロサテライトマーカーにおいても，+A データの隣にあるデータは真
のデータまたは stutterデータであること，および stutterデータは真のデータよりもDNA
量が少ないことは仮定できる。これらのことから，最も DNA 量が多いデータは，真のデ
ータまたはその+A データのどちらかであると考えることができる。最も DNA 量が多いデ
ータが真のデータとその+A データのどちらであるかを決めるため，最も DNA 量が多いデ
ータが真のデータであると仮定した場合とその+A データであると仮定した場合のそれぞ
れについて，+A データとその元となったデータとの DNA 量の比の分散を求める。ただし，
DNA 量が非常に少ないデータは定量性が低いので，最も DNA 量が多いデータの 15％以
上の DNA 量を持つデータのみを比の分散の計算対象とする。比は各データの組で一定に
なる[Magnuson1996]ため，仮定が正しければ分散の値は小さくなる。そこで AutoTyper
は分散が 0.01 未満となる仮定を採用する。もし両方の仮定で分散が 0.01 未満になるなら
ば，最も DNA 量が多いデータは真のデータであると考える。これは，+A データが現れな
いマイクロサテライトマーカーでは両方の仮定で分散が小さくなりやすいという観察に基




（2）stutter データの線形回帰直線および+A データの比の範囲の決定 
stutter データの現れ方の度合いを調べるため， AutoTyper はシンプルな実験結果を用
いて下記の手順で線形回帰直線を求める。図 2.6 中の(A)および(B)に，stutter データの現
れ方の計算に用いるとして選択されたホモ接合体を示す。これらの個体は DNA 断片長が
異なる配列パターンを持つとする。図 2.6 中の(A)における個体が持つ配列パターンに由来
する真のデータの DNA 断片長と DNA 量を s0および h0で表す。k 回繰り返し回数が少な
い stutter データの DNA 断片長と DNA 量を skおよび hkで表す。座標(s0, hk / h0)を図 2.6 
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(A) stutter データの現れ方の計算に用いるため選択されたホモ接合体の一個体目の例 
 
 





図 2.6 stutter の相対的高さと DNA 断片長との線形回帰直線の計算 
 
中の(C)のようにプロットする。選択したシンプルな実験結果の全てから同様にプロットを
行う。stutter データの相対的 DNA 量の線形性[Lipkin1998]に基づき，k 回繰り返し回数


































































線を破棄し，stutter データの相対的 DNA 量は全ての配列パターンで一定，すなわち，線
形回帰直線の傾きは 0 であると修正する。予備実験を行い目視で線形回帰直線を求めたと













と DNA 量を s および h，+A データと真のデータの DNA 量の比を r とする。「シンプルな
実験結果を示す個体に基づく実験結果の推定値」における真のデータより k 回繰り返し回
数が少ない stutter データの DNA 量は h * (ak * s + bk)，その+A データの DNA 量は r * h * (ak 
* s + bk)となる。真のデータよりも繰り返し回数が多い stutter データについても同様に計
算できる。ただし，r ＞rmaxまたは r ＜ rminである場合は，それぞれ r を rmaxまたは rminで置
き換える。このように各個体ごとに r を求める処理により，個体によって真のデータの

















(1) 処理対象の個体はホモ接合体であり，真のデータはその+A データよりも DNA 量が多
い 
(2) 処理対象の個体はヘテロ接合体であり，二つの真のデータはいずれもその+A データよ
りも DNA 量が多い 
(3) 処理対象の個体はヘテロ接合体であり，二つの真のデータのうち DNA 量が多い方の
データはその+A データよりも DNA 量が多く，もう片方はその+A データよりも DNA
量が少ない 
(4) 処理対象の個体はホモ接合体であり，真のデータはその+A データよりも DNA 量が少
ない 








も DNA 量が多いデータ Pmax を真のデータと考える。図 2.7 のプラス記号は仮説(1)にお
ける「シンプルな実験結果を示す個体に基づく実験結果の推定値」を示し，矢印は観測さ
れた DNA 量と「シンプルな実験結果を示す個体に基づく実験結果の推定値」での DNA
量の差を示す。i 番目のデータにおける，観測された DNA 量と「シンプルな実験結果を示
す個体に基づく実験結果の推定値」での DNA 量の差を hi とする。スコア diff1 は 
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1 で定義される。次に，AutoTyper は仮説(2)に基づいて，データ Pmax およ
びDNA量の差 hiが最も大きいデータPmax’を真のデータであると考える。PmaxとPmax’
の DNA 断片長の差は unit 長の整数倍でなくても構わないとする。これにより，複数種類
の繰り返し配列が混在する，あるいは繰り返し配列の中に別の配列が挟まっているマイク
ロサテライトマーカーにおいて unit 長の整数倍でない間隔で真のデータが存在しても，真
のデータを正確に識別することを狙う。差のスコア diff2 は，Pmax および Pmax’ から計
算された「シンプルな実験結果を示す個体に基づく実験結果の推定値」を二つ重ね合わせ
たものと，観測された実験結果における各データの DNA 量の差の二乗を足し合わせたも
のである。diff3 は仮説(3)，すなわち Pmax が真のデータ，Pmax’が真のデータの+A デー
タと考えた場合について同様に計算する。diff4，diff5および diff6は同様に仮説(4)，(5)およ





(1) 実験結果においては DNA 断片長は整数ではなく実数として与えられるため，「シンプ
ルな実験結果を示す個体に基づく実験結果の推定値」を x 軸に沿って調整する。「シン
プルな実験結果を示す個体に基づく実験結果の推定値」において stutter データおよび
その+A データの DNA 断片長は Pmax および Pmax’の DNA 断片長と unit 長から計
算できるので，その±0.5 塩基以内にデータがあれば stutter データまたは+A データ















(2) 図 2.7 における仮説(2)のように二つの真のデータが近接している場合，データ Pmax








(3) 背景ノイズが連続したものを真のデータとその stutter データおよび+A データだと解
釈するのを防ぐ必要がある。このため，二つの真のデータのうち DNA 量が少ないも









して三個体ずつ実験を行い，図 2.8 に示す四種類のクラスに分類した。 
 
(A) 全ての個体において真のデータは対応する+A データよりも DNA 量が多く(または全
ての個体において少なく)，真のデータより短い DNA 断片長の stutter データのみが
現れるマイクロサテライトマーカー 
(B) 全ての個体において真のデータは対応する+A データよりも DNA 量が多く(または全
ての個体において少なく)，真のデータより長い DNA 断片長および短い DNA 断片長
の stutter データの両方が現れるマイクロサテライトマーカー 
(C) 個体によって真のデータが対応する+AデータよりDNA量が多い場合も少ない場合も
あるマイクロサテライトマーカー 






に示す 2 通りのマイクロサテライトマーカーを選択した。図 2.8 中の(Aa)に示すマイクロ









AutoTyper および，既存の商用ソフトウェア Genotyper software [Tereba1999]，
GeneMapper [Leibelt2003]による真のデータを識別する精度を表 2.1 に示す。これらのツ
ールはマイクロサテライトマーカーの実験で広く利用されているため，比較対象として選
択した。Genotyper software は，stutter は真のデータより短い DNA 断片長のもののみ
が現れ，+A データは真のデータより DNA 両が少ないもののみ現れると仮定して真のデー
タの識別を行う。GeneMapper は Genotyper software の後継製品であるが，アルゴリズ
ムの詳細は公開されていない。真のデータの識別機能に加え，個体ごとに実験の制度を推
定して“pass”, “check”, および“low-quality”のいずれかのラベルを付与する機能を持つ。
その他の既存技術 [Perlin1994] [Stoughton1997] [Palsson1999]は現在利用できないため
比較できなかった。クラス(A)，(B)および(C)について，AutoTyper は GeneMapper およ
び Genotyper software よりも高い精度を達成した。しかし，クラス(D)においては
GeneMapper および Genotyper software の方が AutoTyper よりも高精度であった。 
GeneMapper により“pass”とラベル付けされたサンプルにおける精度を表 2.2 に示す。
クラス(B)および(D)に対しては，数個体しか“pass”が割り当てられなかったため，精度計
算の対象外とした。 
次に，AutoTyper，GeneMapper および Genotyper software の平均精度の見積もりを
下記の手順で行った。表 2.3 に，174 個のマイクロサテライトマーカーをクラスおよび unit
長で分類した結果を示す。ヒトゲノム全体に存在する 20,431 のマイクロサテライトマー 
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(Aa) +A データも stutter データもほとんど現れない例 
 
 
(Ab) +A データは常に元となるデータより DNA 量が少なく， 






(C) +A データが元となるデータよりも DNA 量が多い場合も少ない場合もある例 
 
 
(D) どれが真のデータ，stutter データ，+A データなのか専門家にも識別できない例 
 
図 2.8 評価に用いたマイクロサテライトマーカーの実験結果の例 
DNA断片長























































表 2.1 真のデータの識別精度 
クラス 名称 unit 長
精度(%) 
Genotyper GeneMapper AutoTyper 
(Aa) D6S1038 4 塩基 96 97 99 
(Ab) D2S374 2 塩基 83 85 93 
(B) D4S1087i 2 塩基 44 75 86 
(C) D20S910 2 塩基 61 67 86 
(D) HUMUT1988 4 塩基 98 91 32 
 
表 2.2 "pass"とラベルされた個体における真のデータの識別精度 
クラス 名称 
“pass”とラベルされた個体に
おける GeneMapper 精度 
“pass”とラベル
された個体数 
(Aa) D6S1038 98% 232 
(Ab) D2S374 86% 224 
(B) D4S1087i －－－ 5 
(C) D20S910 84% 156 
(D) HUMUT1988 －－－ 34 
 
表 2.3 クラスおよび unit 長ごとのマイクロサテライトマーカー数 
クラス 
unit 長 
2 塩基 3 塩基 4 塩基 5 塩基 合計 
(A) 62 9 65 7 143 
(B) 4 1 11 0 16 
(C) 7 0 2 0 9 
(D) 0 0 5 1 6 
合計 73 10 83 8 174 
 
カー[Tamiya2005]において，73％の unit 長が 2 塩基，7％の unit 長が 3 塩基，17％の unit





対する AutoTyper の精度は下記のように考えられる。 
 
? ヒトのマイクロサテライトマーカー全体の 7％+7％=14%を占めるクラス(B)および
(C)のマイクロサテライトマーカーにおいて Genotyper software および
GeneMapper よりも明確に高い精度を達成する 
? 84％を占めるクラス(A)のマイクロサテライトマーカーにおいて，Genotyper 
software および GeneMapper の精度をやや上回る 
? 1％を占めるクラス (D)のマイクロサテライトマーカーにおいて，Genotyper 





求めた。Genotyper software は 85％，GeneMapper は 88％の精度でノイズデータから真








[Lipkin1998] [Hu1993] [Magnuson1996] [Smith1995]を利用するものであり，強化学習
[木村 1999]，過学習の防止[銅谷 2005]および，属性選択[Yang1997]など機械学習分野で提
案されてきた技術とは異なるアプローチである。 
第一の特徴として，2.3.2 節の(2)で述べたように，AutoTyper は真のデータより DNA
断片長が短い stutterデータだけでなくDNA断片長が長い stutterデータも考慮に入れる。
このため，クラス(B)のマイクロサテライトマーカーについても高い精度を達成できた。こ
れに対し，Genotyper software は真のデータよりも短い DNA 断片長を持つ stutter デー
タのみ識別するため，クラス(B)のマイクロサテライトマーカーに対する推定では多くの個
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体で false positive を生じてしまった。すなわち，真のデータよりも 1 回繰り返し回数が
多い stutter データを二つ目の真のデータと推定し，ホモ接合体を誤ってヘテロ接合体と
解釈してしまった。また，2.4 節での実験結果から，評価に用いたバージョンの
GeneMapper では真のデータより長い DNA 断片長を持つ stutter データを識別できない
ことが示された。 
第二の特徴として，AutoTyper は 2.3.2 節の(3)で述べたように個体ごとに+A データの
現れ方を調べることが挙げられる。この特徴により，クラス(C)のような，個体によって+A
データの DNA 量が元となるデータの DNA 量よりも多かったり少なかったりするマイク
ロサテライトマーカーでも，より正確に真のデータを識別できた。これに対し，Genotyper
は+A データは元となるデータよりも必ず DNA 量が少ないと仮定しているため，+A デー
タが真のデータより DNA 量が多いサンプルにおいて，真のデータの識別を正しく行うこ







AutoTyper は 2.3.2 節の(1-1)で述べた処理により，二つの真のデータが近接したヘテロ接
合体とホモ接合体とをより正確に見分けることができる。Perlin らのアルゴリズムは真の
データより短い DNA 断片長を持つ stutter データのみ存在すると想定する。このため，真
のデータより長いDNA断片長のstutterデータが現れているホモ接合体をヘテロ接合体と












トに識別することができる。第一に，AutoTyper は 2.3.3 節で述べたように二つの真のデ








DNA 量はもう片方より 2 倍以上多い。このため，二つの真のデータの DNA 量は常に等し
いという仮定の下では，ヘテロ接合体の実験結果を正しく解釈できない可能性がある。 
さらに，AutoTyper は，データが欠損する可能性についても考慮している。Perlin らの











および，diff3 を求める処理は仮説 H0 に，diff4，diff5 および，diff6 を求める処理は仮説 H1
に基づいている。+A データとその元となるデータの関係は，同一の個体の実験結果の中






DNA 実験データにおいて stutter データおよび+A データの現れ方を自動的に見積もる
ことで，真のデータをノイズデータから正確に抽出するアルゴリズム AutoTyper を提案し
た。AutoTyper は，stutter データの現れ方には線形性があり+A データの比率はマーカー
ごとに概ね一定であるという専門家の知見に基づく。まず，真のデータを容易に解釈でき
るようなシンプルな実験結果を持つ個体を集め，stutter データについての線形回帰直線お







Genotyper および GeneMapper よりも高い識別精度を達成した。識別精度をさらに改善
するためには，マイクロサテライトマーカーごとに最適なアルゴリズムを選択する方法が
ある。例えば，DNA 配列に A の繰り返しが含まれている場合はクラス(D)の波形が現れる
可能性が高いことから，自動的に最適なアルゴリズムを選ぶためには DNA 配列情報が有











































































本章の構成は，以下の通りである。まず 3.2 節では対象とする ECM システムおよびメ
タデータ抽出用ルールの設定の課題について説明する。次に 3.3 節で SCA 法について述べ
る。3.4 節で SCA 法の有効性を評価するための実験を行い，3.5 節で実験結果の安定性に
ついて評価を行う。3.6 節ではまとめを述べる。 
 
3.2 ECM システムにおけるメタデータ抽出 




ECM への文書登録におけるデータの流れの概要を図 3.1 に示す。ECM システムはメタデ
ータ抽出処理を内部に持つ。ECM システムの導入においては，管理対象とする文書の種 
 
















































を持つかどうかを調べ，レイアウト特徴を持つならば 1，持たないならば 0 を割り当てる。
この値を重みベクトルを用いて加算し，文字列のスコアとする。 
具体的なメタデータ抽出処理について，図 3.1 に示す抽出用ルールおよび図 3.2 に示す
ビジネス文書を例として説明する。まず，部分文字列キーワードに関し，作成日の抽出用







いるためスコアとして 2 を，文書の中央上部に記載された「案件報告書」はセンタリング 
 36



































































































を生成する SCA 法を提案する。SCA 法によってサンプル文書からメタデータ抽出用ルー
















































































































































図 3.7 キーワードの列挙および選択アルゴリズム 






for (メタデータの種類 km ) {
for (kmの部分文字列キーワードの候補) {










AND km ≠ km’) 候補から除く
閾値lを設定する
































例 1  対象データ：顧客名の隣接文字列キーワード 
   理由：タイトルの一部を誤抽出してしまうため 
   キーワード候補から除外するもの：「様」 
例 2 対象データ：請求書番号の隣接文字列キーワード 
   理由：注文番号を誤抽出してしまうため 
   キーワード候補から除外するもの：「No.」 
 





















図 3.8 抽出用ルールが不適切である場合メタデータを抽出できないビジネス文書の例 







品 名 本体金額 消費
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れているサンプル文書の数が l 以上となり，l は抽出用ルールの生成結果に影響を与えなく
















アウト特徴を持つものがあるサンプル文書の数を n として，“m – n”をそのレイアウト特
徴がメタデータ抽出のために有効だと考えられる度合いとする。例として，図 3.2 に示す
文書がサンプル文書として与えられ，タイトルの正解メタデータとして「案件報告書」と






れる度合“m – n”を計算する。この度合が大きい順に，m ＞0 である範囲で，最大 p 個ま
でレイアウト特徴を選んでメタデータの抽出に関しての候補とする。帳票の設計基準
[JIS-Z8303]でタイトルの記載にあたり考慮すべきと指定されているレイアウト特徴の数
が 4 であることから，p = 4 とする。 
次に，レイアウト特徴の候補について，重み付けの調整を行いメタデータ抽出に最も有
効な組み合わせを求める処理を，図 3.9 中の(B)を用いて説明する。正解メタデータにおけ 
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ル文書中の他の文字列の方がスコアが大きい文書数を n として，“m – n”を目的関数とする。
各レイアウト特徴の候補に対して 0 から 3 の範囲で網羅的に重みを変えながら，目的関数



















重みベクトル (1, 0, 0, 0)→ m(1,0,0,0) - n(1,0,0,0)
重みベクトル (0, 1, 0, 0)→ m(0,1,0,0) - n(0,1,0,0)
重みベクトル (1, 1, 0, 0)→ m(1,1,0,0) - n(1,1,0,0)






















6 つの案件のうち dteacher 案件における営業文書を導入時作業におけるサンプル文書とし
て扱った。dteacher = 2, 3, 4 の場合について，SCA 法で生成した抽出用ルールおよび，人手
で設定したルールを用いてメタデータ抽出を行った場合の再現率を図 3.10 に示す。作成日
を除く全てのメタデータについて，dteacherが大きいほど再現率が高く，dteacher ≥ 3 の場合は 
 


























タの記載のされ方の多様性を含んだサンプル文書を用いるため dteacher = 3 の場合のみにつ 
 
0
タイトル 作成日 顧客名 見積番号 契約番号
自動生成したルールを利用 (dteacher = 2)
自動生成したルールを利用 (dteacher = 3)






























た，抽出用ルールの生成に要した時間は平均 38 秒であった。 
 
 





























































































図 3.13 抽出用ルールの調整を行わない場合と行う場合における 
営業文書からのメタデータ抽出の再現率 
 
表 3.4 営業文書における調整前後の部分文字列キーワードの数 
 タイトル 作成日 顧客名 見積番号 契約番号 
調整前 3,567.9 490.0 719.3 107.2 115.5 
調整後 543.9 154.2 358.5 21.9 114.3 
 
表 3.5 営業文書における調整前後の隣接文字列キーワードの数 
 タイトル 作成日 顧客名 見積番号 契約番号 
調整前 185.1 28.8 249.7 33.5 29.7 










































3.14 に示す。l の値を変えても，メタデータ抽出にはほとんど影響を与えなかった。また， 
 
 








自動生成したルールを利用 (l = 2)
自動生成したルールを利用 (l = 3)
自動生成したルールを利用 (l = 4)
自動生成したルールを利用 (l = 5)
人手で設定したルールを利用















全ての種類のメタデータにおいて l の値によらず一定であった。dteacher = 3 の場合でも正解
メタデータが指定されたサンプル文書数は十分多かったため，キーワードの調整結果やメ
タデータ抽出の再現率が l の値の影響をほとんど受けなかったと考えられる。正解メタデ




















表 3.6 営業文書における調整後の隣接文字列キーワードの数 
l の値 タイトル 作成日 顧客名 見積番号 契約番号 
2   21.0   4.5    7.4   6.3   8.1 
3   21.0   4.5    7.4   6.3   7.4 
4   21.0   4.5    7.4   6.3   5.9 




























自動生成したルールを利用 (p = 1)
自動生成したルールを利用 (p = 2)
自動生成したルールを利用 (p = 3)
自動生成したルールを利用 (p = 4)
人手で設定したルールを利用


















図 3.17 抽出用ルールの調整を行わない場合と行う場合における 
営業文書からのメタデータ抽出の適合率 
0
自動生成したルールを利用 (dteacher = 2)
自動生成したルールを利用 (dteacher = 3)





































































表 3.7 自動生成または人手で設定したルールを用いた 
週次作業報告書におけるメタデータ抽出の適合率 
 タイトル 有給休暇行使 打合せ 
自動生成したルール 0.99 0.64 0.15 
























































めて参照の利便を図るポータルシステムはいろいろと検討されてきた [前田 2006] 
























































































































































































文書分類の分野では，形態素の頻度に基づいた bag of words モデルによる特徴把握が広






図 4.4 二種類の予備調査に基づく言い回し表現の抽出 
 




電話番号の項目名 “TEL” や“内線” 
日付 “2010 年 9 月 21 日(火)”や“2010/09/21” 
時刻 “10:30”や“1 時 30 分～50 分” 



























これらの予備調査の結果を踏まえ，図 4.5 に示す通り，下記の手順で言い回し表現の抽出 
 
 


























(１)  正例および初期負例の文字列から第一の予備調査で挙げた典型文字列を除く。 
















正例および初期負例の業務上表示文字列を s1, …, sp および sp+1, …, sp+n で表し，4.3.2
節で抽出した言い回し表現を f1, …, fmで表す。言い回し表現が正例および初期負例の文字
列に現れているかどうかを 
Exist(si, fj) = 1 (siが fjを含む場合) 
 = 0 (siが fjを含まない場合) 
で表し，Exist(s1, f1), …, Exist(sp+n, fm)を要素として持つ属性行列を作成する。例えば，
図 4.2 に示すメールの文字列が正例 s1，言い回し表現 f1および f2が「株式会社日立ソリュ
ーションズ」および「よろしくお願い」である場合，s1は f1を含むが f2は含まない。この













∑ == pj ij fsfreqP 1 ),Exist(  
および初期負例における出現度数 
∑ + +== np pj ij fsfreqN 1 ),Exist(  





表 4.2 に示す三種類の業務情報に関する業務上表示文字列，および表 4.3 に示す一般の
業務上表示文字列を用い，CBIP 法の評価を行った。第一の業務情報は，他社製品につい 
 
表 4.2 評価に用いた業務情報 

























ール 71 件 
 
 70
表 4.3 一般の業務上表示文字列 
種類 件数
通達  83 
事務処理手続の説明  52 
新規ビジネス企画 138 
提案書  52 
仕様書  68 

































ことはできない。そこで，社内で利用している PC の棚卸業務を例とし，図 4.8 に示すよ
うな棚卸結果を取りまとめ部門担当者に提出するメール 69 件と，PC 以外の棚卸に関する 
 
 




















図 4.8 棚卸し結果の提出 
 
メール 71件および一般の業務上表示文字列を用いて，判別を正しく行えるかを評価した。 































図 4.10 事務処理手続きの例 
 
 





































図 4.12 提案書の例 
 
 


























すすめるため，不要文書非提示率での評価を用いる。実験には Core i5 M520 (2.4GHz) 


















































































































































































































































































した回数 b に対し，(a - b) / a を不要文書非提示率として求める。また，a 件の一般の業務上
表示文字列に対して判別を試行しフィードバックに応じて抑止キーワードを選択した後の
状態で，残しておいた正例 1 件に対して業務情報の参照を要すると判別されるか調べる。
対象の正例 1 件を変えながら繰り返すこと，すなわち Leave one out 法により再現率を求
めた。なお，表 4.3 に示す一般の業務上表示文字列から初期負例として選ぶ件数は，管理
部門ユーザが業務情報を登録する際の工数を抑制する観点から設定した。 
また，抑止キーワード選択方法の比較のため，freqP の値によらず Exist(t, fi) = 1 である
fiのうち最大の freqN を持つものを抑止キーワードとする単純な方式も評価した。この方式
では freqP を確認しないため，Exist(t, fi) = 1 である fiのうち最大の freqN を持つものにおい















































手続きおよび PC 棚卸の担当者変更の通知では約 16 秒であった。抑止キーワードの選択に

























































































































































率を平均 ptrn とおく。業務上表示文字列の数 numstr については，例えば部下が作成した作
業計画書に対して管理職向けの労務管理規則を参照して指導を行う場合や，上司から与え
られた概要レベルの業務指示に対し手順書を確認して作業を行う場合などを想定し，作成
だけではなく閲覧も対象に含める。この場合，numuser * numstr * (1 – ptrn) * numday * numinfo件
の追加負例の全文テキストを保持し続け，正例，初期負例，および numuser * numstr * (1 – ptrn) 
* numday件の追加負例を用いた決定木の再構成を numinfo回行う必要がある。例えば numuser = 
 80




0 87 174 261 349 437 
不要文書非提示率（提案手法） 0.98 0.98 0.99 0.99 0.99 0.99 
不要文書非提示率（決定木再構成） --- 0.97 0.99 0.99 0.99 0.99 
再現率（提案手法） 0.91 0.90 0.89 0.90 0.89 0.88 




0 87 174 261 349 437 
不要文書非提示率（提案手法） 0.98 0.98 0.99 0.99 0.99 0.99 
不要文書非提示率（決定木再構成） --- 0.97 0.99 0.99 0.99 0.99 
再現率（提案手法） 0.81 0.79 0.78 0.78 0.78 0.77 
再現率（決定木再構成） --- 0.81 0.83 0.83 0.80 0.80 
 
(C) PC 棚卸の担当者変更の通知 
 参照必要性の判別試行回数 
0 87 174 261 349 437 
不要文書非提示率（提案手法） 0.94 0.96 0.98 0.98 0.98 0.99 
不要文書非提示率（決定木再構成） --- 0.94 0.98 0.99 0.99 0.99 
再現率（提案手法） 0.87 0.86 0.85 0.84 0.84 0.84 
再現率（決定木再構成） --- 0.87 0.85 0.82 0.80 0.79 
 















































































































































ご配慮を賜った，常務執行役員 前澤裕行氏，元執行役員（現日立 INS ソフトウェア株式









きました（株）日立製作所 主任研究員 故 丸川勝美氏，主任技師 池田尚司氏，主任技師 永
崎健氏，主任研究員 藤尾正和博士に心から御礼申し上げます。また，ビジネスニーズにつ
いて様々なご討論ご助言を頂くとともに，多大なるご支援を頂きました日立ソフトウェア
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